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RESUMEN 
En la presente comunicación se resume lo que ha sido la actividad investigadora del grupo “Bioquímica y 
Proteómica Vegetal y Agrícola” (PAI AGR-164) en los últimos tres años (2005-2007). Nuestro interés y objetivo 
científico se ha centrando en el estudio de los cambios adaptativos y reacciones de defensa y de 
resistencia/tolerancia de las plantas a estreses de tipo biótico (hongos fitopatógenos y plantas parásitas) y 
abiótico (metales pesados, sequía). Dichos estudios se han llevado a cabo tanto con sistemas modelo 
(Arabidopsis thaliana y Medicago truncatula), como con especies de interés agronómico (garbanzo, girasol, 
guisante, maíz) o forestal (encina, alcornoque y pino). En los proyectos de investigación abordados se ha 
utilizado, en gran medida, una aproximación de proteómica, y también técnicas de bioquímica clásica y 
transcriptómica. La proteómica constituye, hoy en día, una línea prioritaria en cualquier investigación 
biológica, suministrando, en el área de la biología vegetal, y en combinación con las técnicas clásicas de 
bioquímica y las de transcriptómica, información relevante sobre diferentes aspectos básicos y aplicados 
relacionados con especies de interés agronómico y forestal, como es el de la respuesta a estreses, y la 
caracterización de genotipos (poblaciones, mutantes, líneas transgénicas). Además, hay aspectos, como el de 
las modificaciones postraduccionales, que sólo pueden ser abordados experimentalmente mediante una 
estrategia de proteómica. Nuestro grupo ha iniciado recientemente una nueva línea, dirigida a estudiar el 
proteoma redox en Arabidopsis y su implicación en la respuesta a patógenos. 
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redox. 
 
Introducción, resultados y discusión 
 
Nuestro interés y objetivo científico se ha centrando en el 
estudio de los cambios adaptativos y reacciones de 
defensa y de resistencia/tolerancia de las plantas a 
estreses de tipo biótico (hongos fitopatógenos y plantas 
parásitas) y abiótico (metales pesados, sequía). Dichos 
estudios se han llevado a cabo tanto con sistemas modelo 
(Arabidopsis thaliana y Medicago truncatula), como con 
especies de interés agronómico (garbanzo, girasol, 
guisante, maíz) o forestal (encina, alcornoque y pino). En 
el caso de la interacción planta-patógeno/planta parásita 
se ha abordado el estudio de los siguientes patosistemas: 
garbanzo-Fusarium oxysporum f. sp. ciceris (fusariosis 
vascular del garbanzo), girasol-Sclerotinia sclerotiorum, 
M. truncatula-Uromyces striatus (roya), M. truncatula- 
Erysiphe pisi (oídio), guisante-Orobanche crenata (jopo), 
M. truncatula-O. crenata, y girasol-O. cernua (jopo). 
 
Dicha actividad se resume en la Tabla 1. En los proyectos 
de investigación abordados se ha utilizado, en gran 
medida, una aproximación de proteómica, y también de 
transcriptómica y de bioquímica clásica. En las 
aproximaciones ómicas se ha pretendido identificar genes 
y proteínas de respuesta a estreses y mediante técnicas 
de bioquímica clásica. 
 
Mediante técnicas de bioquímica clásica, y en los estudios 
de respuestas a patógenos, plantas parásitas y metales 
pesados, se ha investigado la inducción de determinados 
metabolitos secundarios, principalmente compuestos 
fenólicos (caso de isoflavonoides en leguminosas y 
cumarinas en girasol) (Prats et al, 2006, 2007). 
 
Además, puesto que la producción de especies reactivas 
de oxígeno (EROS) se asocia, de forma general, a 
cualquier tipo de estrés, se ha llevado a cabo un estudio 
de los sistemas destoxificantes de EROS (químicos y 
enzimáticos) en garbanzo y maíz y en el contexto de las 
respuestas a patógenos y metales en maíz y garbanzo 
(García-Limones et al, 2007). En el caso del estudio de 
las respuestas a plantas parásitas, se han llevado a cabo 
además estudios citoquímicos e histológicos, lo que ha 
permitido identificar mecanismos de defensa 
responsables de la resistencia del girasol al jopo 
(Echevarría-Zomeño et al, 2006). 
 
Finalmente, y dentro del grupo de aproximaciones 
bioquímicas clásicas, se ha contemplado el estudio de 
factores de patogenicidad en F. oxysporum, centrado en 
la producción por el patógeno de hidrolasas de pared 
celular vegetal. En este campo, se ha abordado también 
el estudio del proteoma de F. oxysporum y Botrytis 
cinerea (Fernández Acero et al, 2006, 2007; Jorge et al, 
2005a, 2006b). 
 
La proteómica, considerada como disciplina científica o 
aproximación metodológica, tiene como objetivo el estudio 
del proteoma de los diferentes seres vivos, entendido 
como el conjunto de todas y cada una de las formas 
proteicas presentes en una unidad biológica (fracción 
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subcelular, célula, tejido, órgano, organismo) en un 
tiempo (estadio de diferenciación y desarrollo) y bajo 
condiciones ambientales determinadas (Jorrín et al, 2007; 
Maldonado y Jorrín, 2007). Esta definición da idea, y a 
diferencia del genoma, del dinamismo que caracteriza al 
proteoma. La proteómica, constituye, hoy en día, un área 
de investigación prioritaria en cualquier proyecto 
biológico, y la investigación vegetal no es una excepción a 
dicha regla. 
 
Los estudios de proteómica permiten identificar, a priori y 
en teoría, el conjunto de todas y cada una de las 
proteínas de un sistema biológico, en el caso que nos 
ocupa, de las plantas de cultivo, entre ellas aquellas 
directamente relacionadas con factores de productividad, 
valor nutricional, marcadores de genotipos, mutantes, 
procedencias y respuestas a estreses bióticos y abióticos. 
Además, dichos estudios permiten la identificación de 
alérgenos, y abordar análisis de equivalencia sustancial 
en productos transgénicos y trazabilidad de alimentos. El 
enorme potencial de la proteómica y su aplicación a los 
objetivos anteriores está lejos de ser explotada, aunque 
hay suficientes ejemplos en la literatura que validan esta 
aproximación. Las posibilidades, contribuciones y retos de 
la proteómica en el campo vegetal se recoge en 
revisiones recientes (Cánovas et al, 2004; Jorrín et al, 
2006, 2007; Rossignol et al, 2006; Salekdeh et al, 2007). 
 
Tabla 1. Relación de proyectos de investigación financiados en curso en el grupo de Investigación “Bioquímica y Proteómica Vegetal y 
Agrícola” (PAI AGR-164), objetivos, sistemas de estudio, aproximaciones metodológicas y artículos publicados. 
Proyecto Objetivo Sistemas  Aproximación Publicaciones 
New strategies to improve grain 




Estudio de mecanismos de 
resistencia a hongos 




Guisante (Pisum sativum) 
Proteómica Castillejo et al, 2004 
Curto et al, 2006 
La proteómica como una nueva 
aproximación en el estudio de la 
seca de la encina. 
Monte de Piedad y Caja de ahorros 
de Huelva y Sevilla. 
Estudio de la seca de la 
encina 
Encina (Quercus ilex) 
Genómica funcional 
(transcriptómica y proteómica) 
aplicada al estudio de la variabilidad 
poblacional y la respuesta a 
estreses en especies forestales 
(Quercus ilex, Quercus rubur, Pinus 
pinaster). Consejería de Medio 
Ambiente, Junta de Andalucía. 
Estudio de la variabilidad 
poblacional y respuesta a 
sequía. 







Jorge et al, 2005 
Jorge et al, 2006 
El proteoma redox: nitrosilación y 
glutationilación de proteínas em los 
mecanismos reguladores de las 
respuestas de defensa de las 
plantas a patógenos 
DGI-MEC, Bio-2006.14790. 
Estudio de los 
mecanismos de defensa a 
patógenos 
Arabidopsis thaliana Proteómica 
Transcriptómica 
Genética inversa 
Maldonado et al, 2007 
Gene interaction networks and 








Saccharomyces cerevisiae Proteómica 
Bioquímica Clásica 
Navarrete et al, 2007 
 
En el ámbito de la proteómica de plantas, miembros del 
grupo han puesto a punto un número de técnicas de 
extracción para diferentes tejidos y sistemas vegetales 
(Gómez-Vidal et al, 2008), así como de separación de 
proteínas por electroforesis bidimensional. 
 
Dichas técnicas no sólo han permitido establecer el 
proteoma de especies desconocidas a nivel molecular 
(p.e. encina, Quercus ilex, Pinus radiata) (Jorge et al, 
2005b, 2006a; Valledor et al, 2008), sino también detectar 
cambios en el patrón de expresión proteica en respuesta 
a estreses bióticos y abióticos (Requejo y Tena, 2005, 
2006), con la posterior identificación de proteínas 
posiblemente implicadas en procesos de resistencia y 
tolerancia. En este sentido hemos venido utilizando una 
plataforma clásica de proteómica de expresión diferencial 
basada en geles bidimensionales. Recientemente hemos 
empezado a manejar técnicas de proteómica de las 
denominadas de segunda generación (DIGE, iTRAQ). 
También hemos dado un salto cualitativo importante en 
relación a los objetivos científicos, habiendo empezado el 
estudio de modificaciones postraduccionales y, más 
concretamente, del proteoma redox: oxidación, 
nitrosilación y glutationilación de proteínas. 
 
Parte de la actividad investigadora del grupo se lleva a 
cabo con otros grupos, tanto nacionales como 
extranjeros, entre los que hay que mencionar: 
 
Dr. Jiménez Díaz (ETSIAM e IAS-CSIC, Córdoba): 
estudio de la fusariosis vascular de garbanzo. (García-
Limones et al, 2007; Jorge et al, 2005a, 2006b). 
 
Dres. López-Llorca y Salinas (Univ. Alicante). (Gómez-
Vidal et al, 2008). 
 
Dres. Rubiales Olmedo, Prats Pérez y Pérez de Luque 
(IAS-CSIC, Córdoba), Dra. Dumas-Gaudot (INRA, Dijon, 
Francia): respuesta a patógenos y plantas parásitas en 
leguminosas, proteómica de leguminosas. (Castillejo et al, 
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2004; Curto et al, 2006). 
 
Dres. Navarro Cerrillo (ETSIAM, Córdoba), R. Fernández, 
Luis Valledor (Universidad de Oviedo), C. Lenz (Applied 
Biosystems, Darmstaad, Alemania): Proteómica forestal. 
(Jorge et al, 2005, 2006; Valledor et al, 2008). 
 
Dres. Lamb (John Innes Centre, UK) y Parker (Max 
Planck Institute, Alemania). Rutas de señalización durante 
el establecimiento y la expresión de la respuesta inmune 
en plantas. (Maldonado et al, 2007). 
 
Dres. Muñoz y Caballero (Universidad de Córdoba). 
Estudios funcionales de un gen de fresa, que codifica un 
factor de transcripción tipo WRKY. (Encina Villarejo et al, 
2007) 
 
Dras. de la Canal y Pinedo (Universidad Nacional de Mar 
del Plata, Argentina). Respuestas morfogenéticas 
inducidas por estrés: estudios en girasol. (Pinedo et al, 
2007) 
 
Dra. Martha Hernández (Bioplantas, Ciego de Ávila, 
Cuba): caracterización de proteasas, equivalencia 
sustancial en piña transgénica. (Pérez et al, 2007). 
 
Besma Sghaier (Universidad de Sfax, Túnez): 
embriogénesis somática en palma datilera. (Sghaier et al, 
2007) 
Dr. Fernández Acero (U. de Cádiz): proteoma de Botrytis 
cinerea. (Fernández Acero et al, 2006, 2007) 
 
Dres León y Bazzalo (Advanta Semillas, Valcarce, 
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